
































































































































な る 地 域 型 間 で 起 こ っ た R N A 分 節 の 交 換
（reassortment）によって生まれた可能性が示された。
PCR産物を用いて制限酵素断片長多型解析を行った結
果，調べたオーストラリア及びジンバブエ分離株の全8
株，日本分離株1株（KY-115株）の計 9株の同定が可能
であった。KY-115株以外の日本分離株については個々
の同定はできなかったが，1991年を境に2つの群に分け
られた。この方法は，新たに分離されたパリアム血清群
ウイルスの地域型や遺伝子の変異を迅速かつ簡便に知る
ための有力な手段となることが示された。
本研究で明らかになったチュウザンウイルスの全塩基
配列データは，本ウイルスの抗原性，病原性の詳細な解
析やサブユニットワクチンの開発を容易にするだけでな
く，オルビウイルス属の分類学的・進化学的研究の推進
にも貢献すると考えられる。また，組換えVP7を用いた
寒天ゲル内沈降反応やRT-PCR法は，チュウザン病の診
断や本ウイルスのモニタリングに有効利用されると思わ
れる。
